
IV CONGRESO
IBÉRICO DE

APICULTURA

PATROCINADORES

,.. ~. -. >,-^w

'.^ inatrunlta CALIER

syn^enta<
f //" ^. /^i. -/. /

santamj^
'IBÉRICA

COLABORADORES

r ~\t
"c^-

ASA JÁ ^; Junta de
SALAMANCA Castilla y León

v>í
%';

^
i^Abiomedi p IDiputadón
^-^-.-. »..__ _, -.. .1 p^,

J de Salamanca

ORGANIZADORES

o.°\
^ft

-»

VNiM-R.SiDAD
BSAIAMANCA

CAM?US D  EXCl^.ri -.Í::. '. INTFr^A(;'W;. ^l

^.".'fíi^ ^
Fundadén

Amigai de laiAbejai

_GERM1
yf^itt!TAOtíL:SAÍÃMANU

Federação Nactonal
dos Affcultores
dePortugd

0f

CONGRESO

APICULTURA

IV
CONGRESO

IBÉRICO
DE

APICULTURA
SALAMANCA

8, 9 y10 de abril de 2016

. ^v

'Xl

Hl

. ^fr

LIBRO DE RESUMENES



^

IV CON6RESO
S;;»;ICOct

APICULTURA

ADAPTAÇÃO LOCAL NA ABELHA IBÉRICA [APIS MELLIFERA
IBERIENSIS}

Dora HENRIQUES1'2, Andreas WALLBERG3, Júlio CHÁVEZ-GALARZA1-2,
Cátia NEVES1, Filipe O. COSTA2, Matthew T. WEBSTER3, M. Alice PINTO1

Centro de Investigação de Montanha (CIMO), Instituto Politécnico de Bragança, Campus
de Santo Apolónia, Apartado 1172, 5301-855 Bragança, Portugal, dorasmh@gmail.com

lchavezl9.wb.Rt. catia. iose7@lamail.com. apinto@ipb.pt
2CBMA, Centro de Biologia Molecular e Ambiental, Universidade do Minho, Campus de

Gualtar, 4710-057 Braga, Portugal
3Department of Medicai Biochemistry and Microbiology, Science for Li fe Laboratory,

Uppsala University, Uppsala, Sweden

Perceber a base genética do processo de adaptação permite uma previsão de como
os organismos poderão responder a mudanças ambientais. A sequenciação de
genomas a baixo custo, juntamente com os avanços das ferramentas estatísticas e
computacionais, possibilitam a compreensão da base molecular da adaptação. Este
estudo visa compreender a base molecular da adaptação local da abelha ibérica, a
partir da utilização de algoritmos que combinam dados genéticos e ambientais. Para
tal, foram sequenciados 86 genomas completos de indivíduos amostrados ao longo de
3 transectos Norte-Sul, de forma a representar a diversidade climática existente na
Península Ibérica. Em cada ponto de amostragem registaram-se as coordenadas
geográficas com GPS. Posteriormente, as variáveis ambientais desses pontos foram
retiradas das bases de dados WorldClim e Climatic Research Unit. Os métodos LFMM
e Sampada, os quais integram informação genética e ambiental, foram utilizados para
procurar sinais de seleção nos 86 genomas. A vantagem destes métodos é permitirem
identificar potenciais genes sob selecção e as variáveis ambientais que possivelmente
exercem uma pressão seletiva sobre esses genes. Neste estudo foram identificados
1289449 polimorfismos de nucleótido único (SNPs), dos quais 2193 (representando
826 genes) mostraram estar significativamente associados a variáveis ambientais e
potencialmente sob seleção. No conjunto das variáveis ambientais analisadas, a
longitude, a latitude e a precipitação foram as que apresentaram um maior número de
SNPs associados. No conjunto dos 826 genes candidatos à seleção, foram
identificadas diversas funções, incluindo imunidade (associada à longitude), proteínas
de ligação (associadas à latitude), morfogénese, atividade transportadora
transmembranar e actividade olfactória (todas associadas à precipitação). Este estudo
representa a primeira tentativa de compreensão da base genética da adaptação local
da abelha ibérica a partir da análise de genomas completos.
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A abelha ibérica (Apis mellifera iberiensis) é uma das subespécies de abelha melífera
mais estudadas no mundo no que concerne aos padrões de diversidade genética.
Esses estudos têm revelado resultados incongruentes e dependentes do tipo de
marcador genético utilizado. No sentido de contribuirmos para uma melhor
compreensão e representação dos padrões espaciais de diversidade genética da
abelha ibérica e forças evolutivas subjacentes, recentemente amostramos na
Península Ibérica 711 colónias ao longo de três transectos: um na costa atlântica, um
na costa mediterrânica e outro no centro. Contrariamente aos microssatélites, que são
incapazes de detetar estrutura genética, os marcadores mitocondriais (região
intergénica tRNAIeu-cox2) e nucleares (polimorfismos de nucleótido simples, SNPs)
revelaram a existência de um cline com orientação nordeste-sudoeste, padrão
consistente com um processo de contacto secundário pós-glacial (Chávez-Galarza et
al. 2015). No seguimento destes resultados, queríamos testar o poder da morfometria
geométrica na captura do padrão clinal previamente encontrado. Para tal,
examinamos a asa anterior direita de cinco obreiras de cada uma das 711 colónias.
Em cada asa foram marcados 19 pontos nas interseções das veias e, após
alinhamento Procrustes, foi calculada a distância entre todos os pontos. A matriz de
distâncias obtida foi usada para inferir a estrutura populacional aplicando uma análise
multivariada espacial baseada na análise de componentes principais e na
autocorrelaçao de Moran. Surpreendentemente, os nossos resultados mostram a
presença de dois grupos com uma distribuição espacial totalmente congruente com o
mtDNA e os SNPs, indicando que a morfometria geométrica é capaz de capturar
padrões genéticos moldados por processos evolutivos complexos. A adição do
componente geográfico nas análises multivariadas contribuiu consideravelmente para
os resultados e deverá ser incorporada em futuras análises morfométricas
populacionais.
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